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Detección de parvovirus canino tipo 2 (CPV-2) mediante PCR en
perros de Lima Metropolitana
DETECTION OF CANINE PARVOVIRUS TYPE 2 (CPV-2) BY PCR IN DOGS FROM LIMA, PERU
Raquel Quino Q.1, Rocío Rímac B.2, Luis Luna E.2, Lenin Maturrano H.1,3,
Raúl Rosadio A.2
RESUMEN
El objetivo del estudio fue la detección de parvovirus canino tipo 2 (CPV-2) en perros
jóvenes de la ciudad de Lima con/sin sintomatología clínica compatible con parvovirosis
mediante la técnica de PCR, usando cebadores que pueden permitir la amplificación de un
fragmento del gen codificante de la proteína VP2. Se colectaron hisopados rectales de 78
perros menores a un año y sin historia de vacunaciones previas, de los cuales 39 indivi-
duos tuvieron un diagnóstico clínico de parvovirosis canina y los otros 39 fueron anima-
les clínicamente sanos. Para la extracción de ADN viral se usó el método fast boiling,
donde las muestras fueron sometidas a un hervido a 100 °C por 10 minutos con posterior
centrifugación para extraer el sobrenadante, el cual fue usado como molde para la reac-
ción de PCR. Se usaron cebadores específicos que amplifican un fragmento de 1316 pares
de bases del gen VP2 del virus CPV-2, utilizando como control positivo una vacuna
comercial. El virus fue detectado en el 62% de animales con diagnóstico clínico de la
enfermedad con PCR convencional, no siendo detectado en perros clínicamente sanos.
La no detección de CPV-2 en animales con diagnóstico clínico compatibles a parvovirosis
en el 38% de los casos indicaría la presencia de otro agente etiológico como causante del
cuadro sintomatológico, recomendándose el uso de técnicas complementarias para el
correcto diagnóstico de la enfermedad.
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ABSTRACT
The objective of the study was the detection of canine parvovirus type 2 (CPV-2) in
young dogs of Lima city with and without clinical symptoms compatible with parvovirus
by the PCR technique using primers that can allow the amplification of a fragment of the
gene coding for the protein VP2. Rectal swabs were collected from 78 dogs younger than
one year old and without a history of previous vaccinations, of which 39 individuals had
a clinical diagnosis of canine parvovirus and the other 39 were clinically healthy animals.
For the extraction of viral DNA, the fast boiling method was used. Samples were boiled at
100 °C for 10 minutes and then centrifuged to extract the supernatant, which was used as
a template for the PCR reaction. Specific primers that amplify a 1316 base pair fragment of
the VP2 gene of the CPV-2 virus were used, using a commercial vaccine as a positive
control. The virus was detected in 62% of animals with clinical diagnosis of the disease
with conventional PCR, not being detected in clinically healthy dogs. The non-detection
of CPV-2 in animals with a clinical diagnosis compatible with parvovirus in 38% of cases
would indicate the presence of another etiological agent as the cause of the clinical
signs, and therefore, recommending the use of complementary techniques for the correct
diagnosis of the disease.
Key words: canine parvovirus; rectal swabs; clinic diagnosis; PCR
INTRODUCCIÓN
El virus del parvovirus canino (CPV)
pertenece al género Protoparvovirus, fami-
lia Parvoviridae y subfamilia Parvovirinae
(Cotmore et al., 2014). Es un virus de cade-
na simple y polaridad negativa (ss ADN), te-
niendo un genoma de 5.2 kb de tamaño (Nandi
y Kumar, 2010; Maya et al., 2012). Actual-
mente se sabe que existen dos tipos de
parvovirus canino, CVP-1 y CPV-2; asimis-
mo, se debe tener en cuenta que de este últi-
mo derivan otras tres variantes: CPV-2a,
CPV-2b y CPV-2c, debido a una variación
en el aminoácido de la posición 426 de la pro-
teína VP-2 (Buonavoglia et al., 2001; Pérez
et al., 2014; Chiang et al., 2016).
La importancia de los virus que perte-
necen al género Protoparvovirus radica en
la alta mortalidad en animales, siendo la es-
pecie Carnivore protoparvovirus 1, el que
incluye al CPV-1, CPV-2 y el virus de la
panleucopenia felina que afecta a perros y
gatos, y la especie Ungulate parvovirus 1
que incluye al parvovirus del porcino, conoci-
do por el alto índice de mortalidad y repercu-
sión económica en la industria porcina (Parker
y Parris, 1997; Cotmore et al., 2014). Por
otro lado, el CPV-2 es uno de los principales
agentes involucrados en la enteritis
hemorrágica en crías de perros, provocando
una elevada tasa de mortalidad (Maya et al.,
2012).
La parvovirosis canina es una enferme-
dad que surge en los años 70, siendo recono-
cida por primera vez en 1978 (Pérez et al.,
2012). Es causada por el parvovirus canino
tipo 2 (CPV-2) y transmitida vía fecal-oral o
mediante fomites, donde las heces de los ani-
males infectados poseen gran cantidad de
partículas virales. El virus tiende a mante-
nerse por largos periodos de tiempo en las
superficies y el ambiente y es altamente re-
sistente a temperaturas ambientales, debido
a la ausencia de envoltura (Hurtado, 2012),
de allí que la enfermedad se presenta con
mayor frecuencia en meses cálidos (Ernst et
al., 1992). Las razas Rottweiler, Doberman,
Pitbull y Pastor Alemán son consideradas
como las más susceptibles a adquirir la in-
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fección, pero afecta principalmente a todos
los perros menores de un año, siendo facto-
res de riesgo para la presentación de la en-
fermedad una alta carga de parásitos y falla
en la transferencia de anticuerpos vía calostro
o en la etapa del destete (Hurtado, 2012;
Dubina, 2013). Los principales signos clíni-
cos son vómitos y diarreas hemorrágicas con
la consecuente deshidratación, shock y muer-
te (Desario et al., 2005; Aldaz et al., 2013).
Esta enfermedad y las variantes
antigénicas del CPV-2 se han extendido en
América del Sur y en el mundo (Zhao et al.,
2013). Países como Estados Unidos, Viet-
nam, Italia, España, Uruguay, Chile, Argenti-
na, Brasil, Cuba y Ecuador han determinado
no solo la presencia de la enfermedad en su
respectiva zona, sino también las variantes
antigénicas del virus (Pérez et al., 2007;
Nakamura et al., 2004; Aldaz et al., 2013;
Fontana et al., 2013; Gallo et al., 2015).
No existe información respecto a la pre-
valencia de infección, frecuencia de presen-
tación de animales con signos clínicos ni del
comportamiento del virus en el Perú; sin em-
bargo, se reconoce que la enfermedad está
presente (Gamboa, 1980). La existencia de
técnicas rápidas y altamente sensibles de
detección, como la Reacción en Cadena de
la Polimerasa (PCR) permitiría establecer un
diagnóstico situacional del virus en nuestro
medio. El objetivo del presente estudio fue la
detección del virus mediante la técnica de
PCR en perros con sintomatología clínica




Se obtuvieron 78 muestras de hisopados
rectales de perros (Canis lupus familiaris)
menores de un año y que no habían sido va-
cunados. Un grupo estuvo compuesto por
canes con diagnóstico clínico compatible con
parvovirosis canina, y el otro grupo por ani-
males clínicamente sanos. Todas las mues-
tras fueron tomadas en la Clínica de Anima-
les Menores de la Facultad de Medicina Ve-
terinaria de la Universidad Nacional Mayor
de San Marcos (UNMSM) y en clínicas ve-
terinarias privadas ubicadas en los distritos
de Villa el Salvador, Carabayllo, Surco y Cho-
rrillos (Lima). En la historia clínica de los ani-
males enfermos se describieron signos como
fiebre, vómitos y diarreas hemorrágicas.
Diseño Experimental
El número de muestras fue estimado
mediante la fórmula de tamaño muestral para
una proporción, considerando una proporción
de 72% de presentación de la infección en
caninos clínicamente enfermos (Sosa, 2009)
y un error de 10%. Así, la fórmula n =
(1.962x0.72x0.28)/0.12 indicó una población
a muestrear de 78 perros. Asimismo, se cal-
cularon los valores predictivos positivos y
negativos para evaluar el diagnóstico clínico
frente al diagnóstico molecular. Esto con el
fin de determinar el porcentaje de animales
que son considerados clínicamente infecta-
dos por parvovirus, pero negativos a la PCR.
Extracción de ADN Viral
Para la extracción de ADN viral de los
hisopados rectales se utilizó una modificación
del método fast boiling descrito por Schunk
et al. (1995). Las muestras fueron
homogeneizadas y hervidas a 100 °C con 500
µl de PBS estéril durante 10 minutos y
centrifugadas a 1000 g por 15 minutos para
extraer el sobrenadante.
PCR Convencional
Se usaron cebadores descritos por Ikeda
et al. (2000) que amplifican un fragmento de
1316 pb del gen de la proteína VP2 del CPV-
2 (Cuadro 1). La mezcla de reacción de PCR
siguió las siguientes condiciones: Buffer PCR
1X, 0.4 mM de dNTPs, 1 mM de cebador
F1, 1 mM de cebador R3, 2 mM de MgCl2 y
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Cuadro 1. Cebadores utilizados en la amplificación del fragmento de 1316 pb del gen de VP2 
de CPV-2, secuencia en sentido 5’-3’y la posición en el genoma en la que hibrida 
cada uno de ellos 
 
Cebador Secuencia Posición 
Forward (F1) AGATAGTAAATACTATGCCATTT 3316-3340 
Reverse (R3) CCTATATCAAATACAAGTACA 4609-4632 
 
Cuadro 2. Resultado de la amplificación del gen de la proteína VP2 de CPV-2 y concordancia 
entre el diagnóstico molecular y diagnóstico clínico1 
 
  Diagnóstico clínico Total 
 Positivo Negativo 
Diagnóstico molecular 
(PCR convencional) 
Positivo 24 (62%) 0 (0%) 24 
Negativo 15 (38%) 39 (100%) 54 
 Total 39 39 78 
1 Según las fórmulas de valor predictivo positivo VPP = [24/ (24+15)] * 100 y valor predictivo negativo 
VPN = [39 / (39+0)] * 100  
1 U de Taq DNA polimerasa (Taq DNA
polymerase, Thermo Scientific). La amplifi-
cación se llevó a cabo en un termociclador
AB 2700 (Applied Biosystems), a una
desnaturalización inicial de 95 °C durante 5
min, seguido de 30 ciclos de desnaturalización
(95 °C durante 1 min), hibridación (42 °C
durante 1.45 min) y extensión (72 °C durante
1.45 min), con una extensión final a 72 °C
durante 7 min. Los productos amplificados
fueron sometidos a electroforesis en geles de
agarosa al 1% y usando bromuro de etidio
como colorante revelador. Como control po-
sitivo se tomó como referencia la vacuna
comercial Vanguard® Plus CPV (Pfizer), que
usa la cepa NL-35-D (CPV-2a), la cual fue
sometida al mismo protocolo de extracción
de ADN (Sosa, 2009; Pérez et al., 2012).
RESULTADOS
Se obtuvo 62% (24/39) de positivos a
CPV-2 por PCR convencional en el grupo de
animales clínicamente enfermos, generando
un amplicón de 1316 pb (Figura 1), no hallán-
dose positivos en el segundo grupo (Cuadro 2).
En comparación con la técnica de PCR
para el diagnóstico de la infección por CPV-
2 ,el cálculo de los valores predictivos para el
diagnóstico clínico, considerando los datos del
Cuadro 2 fueron los siguientes: valor
predictivo positivo: 62% y valor predictivo
negativo: 100%. Esto indica que el 62% de
individuos son diagnosticados clínicamente
como parvovirosis y positivos a la infección
por PCR, y el restante 38% son considera-
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dos clínicamente infectados por parvovirus,
pero negativos a la prueba de PCR.
DISCUSIÓN
La parvovirosis canina es una enferme-
dad causada por el virus del parvovirus cani-
no, el cual se caracteriza por presentar prin-
cipalmente un cuadro gastroentérico en ca-
chorros, pudiendo llegar a causar la muerte
(Duque et al., 2017). Actualmente, en las clí-
nicas veterinarias es usual el diagnóstico de
la enfermedad en base a los signos clínicos y
condiciones de animal; sin embargo, este diag-
nóstico no es definitivo para su determina-
ción (Puentes et al., 2012).
El PCR es una técnica altamente sensi-
ble para la detección del virus, debido a que
requiere poca cantidad de ADN para lograr
la amplificación (Lorenz, 2012). Asimismo,
se ha comprobado que mientras se trabaje
con una adecuada cantidad de material fe-
cal, el método de ebullición rápida muestra
buenos resultados, y de esta manera se pue-
de disminuir los costos y el tiempo empleado
en el procedimiento (Schunk et al., 1995;
Peng et al., 2013).
Los resultados del grupo de 39 anima-
les clínicamente enfermos difieren de los re-
sultados descritos por Gamboa (1980), quién
encontró 93.5% (29/31) de positividad en este
tipo de perros, diferencia que pudo deberse
al aumento de la frecuencia de enfermeda-
des con signos clínicos similares a la
parvovirosis. Asimismo, Sosa (2009) reporta
72% de positividad al virus en animales
clínicamente compatibles en un estudio de
detección de CPV-2 por medio de PCR con-
vencional realizado en Uruguay. Es impor-
tante resaltar que esta enfermedad no posee
signos patognomónicos que la diferencie de
enfermedades similares, ya que es fácilmen-
te confundible con enfermedades bacterianas,
virales o parasitarias. Por otro lado, las va-
riaciones en estas proporciones están sujetas
al diagnóstico clínico subjetivo del médico
veterinario encargado del caso.
Figura 1. Resultado de la amplificación del gen de la proteína VP2 de CPV-2 de los casos con
sintomatología compatible con parvovirosis canina. 10: Marcador de 100 pb; Mues-
tras 2, 3, 7 y 8: casos positivos a CPV-2. Muestras 1, 4, 5 y 6: casos negativos.
Muestra 9: control positivo
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Para el grupo de perros clínicamente
sanos, Gamboa (1980) encontró 65% (13/20)
de positividad mediante la prueba de
hemaglutinación indirecta, mientras que en
este estudio no se encontraron perros positi-
vos. Estos resultados podrían deberse al me-
jor estado sanitario de las mascotas en com-
paración al año de muestreo del estudio pre-
vio. Asimismo, en el estudio de Gamboa se
detectó el anticuerpo (Ac) para el virus, lo
cual sugiere que la simple exposición del ani-
mal frente al agente puede producir
anticuerpos frente al virus, sin presentar la
enfermedad, lo que explicaría la cantidad de
positivos en su prueba.
Los valores predictivo positivo y nega-
tivo de 62 y 100%, respectivamente, sugie-
ren que de cada 100 perros con diagnóstico
clínico a parvovirosis canina, solo 62 serán
positivos a PCR convencional. Estos resulta-
dos alertan que 39 animales serían tratados
bajo los mismos protocolos y cuidados que si
estuvieran con la enfermedad sin estarlo real-
mente, repercutiendo en el pronóstico y la
recuperación del paciente. Es así que, sería
altamente recomendable el uso de una técni-
ca complementaria al diagnóstico clínico dado
por el médico tratante. Por otro lado, es im-
portante resaltar la presencia de una nueva
variante en el país donde la protección de las
vacunas comerciales no sería eficaz (Oshima
et al., 2008).
CONCLUSIÓN
Se puede lograr la amplificación de un
fragmento de 1316 pb del gen de la proteína
VP2 de la CPV-2 a partir de hisopados
rectales en el 61% (24/39) de las cepas posi-
tivas a parvovirus por diagnóstico clínico
mediante el protocolo de extracción y de PCR
presentado en este trabajo.
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